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RESUMO

A modelagem epidemiolégica de doencas transmitidas por contato geralmente consi-
dera contato fisico entre dois individuos para uma infeccao contagiosa ser disseminada em
uma populacao. Embora para algumas doencas o contato de fato ¢ realizado apenas por
dois individuos, como o caso da doenga da SIDA (Sindrome da Imunodeficiéncia Adqui-
rida), existem outras doengas contagiosas que propagam-se por contato entre dois ou mais
individuos. Geralmente, essas doencas sao disseminadas no sistema transporte piblico, re-
sidéncias ou salas em ambientes corporativos. Todas estas situacoes estao relacionadas a
grupos de individuos que podem contrair uma doencga devido a presenga de um ou mais
individuos infectados no grupo. Neste trabalho, apresenta-se um modelo epidemiologico
populacional estruturado por grupos, onde os individuos se movimentam em uma vizi-
nhanca formando grupos em que a doenca pode ser transmitida. Analisa-se a agao dos
individuos suscetiveis quando evitam a formacao de grupos com individuos infectados,
por medo de contrair a doenca. O modelo populacional espacialmente distribuido é mode-
lado por autdématos celulares probabilistas bidimensionais em que cada célula da matriz
representa um individuo, a doenga é representada pelo modelo SIR (Suscetivel, Infectado,
Recuperado), além de ser descrita por equagoes diferenciais ordinarias. Os principais re-
sultados mostram que a fidelidade domiciliar do individuo (probabilidade de ficar em sua
célula nas movimentacgoes) e uma medida proposta que chamamos de temperatura do re-
ticulado estao relacionadas com o nimero de novos casos da doenca por passo de tempo.
As estratégias de controle usadas no trabalho mostram que somente uma populagao com

mobilidade bastante reduzida pode extinguir uma doenga contagiosa.

Palavras-chave: autdémato celular probabilista, equagoes diferenciais ordinarias, modelo

epidemiologico, simulagao computacional, teoria dos jogos.



ABSTRACT

Epidemiological modeling of contact diseases generally considers physical contact between

two individuals for a contagious infection to be spread in a population. Although for some
diseases contact is in fact only made by two individuals, such as AIDS disease textit
(Acquired Immunodeficiency Syndrome), there are other contagious diseases that spread
by contact between two or more individuals. Generally, these diseases are spread in pu-
blic transportation system, residences or rooms in corporate environments. All of these
situations are related to groups of individuals who may contract a disease due to the
presence of one or more infected individuals in the group. In this paper, we present a
population based epidemiological model structured by groups, where individuals move in
a neighborhood forming groups in which the disease can be transmitted. The action of
susceptible individuals is analyzed when they avoid the formation of groups with infected
individuals, for fear of contracting the disease. The spatially distributed population model
is modeled by two-dimensional probabilistic cellular automata in which each matrix cell
represents an individual, and the disease is represented by the SIR model (Susceptible,
Infected, Recovered), and is also described by ordinary differential equations. The main
results show that the individual’s home fidelity (probability of staying in his cell in the
movements) and a proposed measure we call lattice temperature are related to the number
of new cases of the disease per time step. The control strategies used in this paper show

that only a population with greatly reduced mobility can extinguish a contagious disease.

Keywords: computational simulation, epidemiological model, game theory, ordinary dif-

ferential equations, probabilistic cellular automata.



LISTA DE FIGURAS

2.1 Vizinhanga de (a) Von Neumann e (b) Moore. . . ... ... ... ... ... .. 18
2.2 Modelo SIR e probabilidades de transicao de estado. . . . . . . . . . .. .. .. 19
4.1 Movimentacao dos individuos e a formacgao dos grupos. . . . .. .. .. .. .. 29
5.1 Temperatura em funcao da fidelidade domiciliar A, com variagoes de r entre 1

€20, . e 35
5.2 Tamanho médio do grupo em funcao de h, com variacoes de r entre 1 e 20. . . 36
5.3 Concentracao normalizada da distribuicao de tamanho dos grupos para dife-

rentes valores de h. . . . . . .. L 36
5.4 Evolucao temporal dos estados da populacao com h =0,1, C =3 er = 5. Com

esses parametros, tem-se T'=0,63e G=1,57. . . . . . . . ... ... ..... 38
5.5 Evolucao temporal dos estados da populacao com h = 100, C' = 3 e r = 5.

Com esses parametros, tem-se T'=0,56 e G =1,45. . . . . . . ... ... ... 38
5.6 Evolucao temporal dos estados da populagao com h = 100, C' = 10 e r = 5.

Com esses parametros, tem-se T'=0,54e G=1,43. . . . . .. ... ... ... 39
5.7 Evolucao temporal dos estados da populagao com h = 100, C = 3 e r = 1.

Com esses parametros, tem-se T'=0,14e G=1,07. . . . . . . ... ... ... 39
5.8 Acompanhamento dos valores médios referentes a doenca, em fungao da fideli-

dade domiciliar do individuo a sua célula. . . . . . . .. .. .. ... ... ... 40
5.9 Ry, em funcao de C' e r para descrever a dinamica da doenca. . . . . . . . . .. 41
5.10 Ry, em funcao de C' e temperatura para descrever a dinamica da doenca. . . . 42

5.11 Diferenca no Ry em populacgoes, em funcao da mobilidade dos individuos infec-

tados, para diferentes variagoes de h. . . . . . . ... Lo 43

5.12 Ry, em funcao do raio r e probabilidade P,. . . . . . . . ... ... ... .... 44



LISTA DE TABELAS

4.1 Notacao do modelo de populagao e doenca. . . . . . .. .. ... ... ... .. 32



SUMARIO

Lista de Figuras 9
Lista de Tabelas 10
1 Introducao 12
1.1 Contextualizacao . . . . . . . . . . .. 12
1.2 Motivacao . . . . . . . . L e e 14
1.3 Problema de Pesquisa.. . . . . . . . . . ... o 14
1.4 Justificativa . . . . . ... 14

1.5 Delimitacao do tema . . . . . . . . . . .o 15
1.6 Objetivos . . . . . . . e 15
1.6.1 Objetivogeral . . . . . . . ... 15

1.6.2 Objetivos especificos . . . . . . ... ..o 15

2 Fundamentacgao tedrica 17
2.1 Automato celular . . . . . . .. .. 17
2.2 O modelo STR e suas variagoes . . . . . . . . . . ... 19
2.3 Equagoes diferenciais ordinérias . . . . . .. . ... .. L. 21

3 Revisao da literatura 24
3.1 Modelagem da populagao . . . . . . ... ..o 24
3.2 Modelagem da propagacao da doenca por meio da interacao e movimentagao 26
3.3 Modelagem de estratégias de controle e combate a doenca . . . . . . . . .. 27

4 Modelo proposto 29
4.1 Modelo da populacao . . . . . . . . .. 29
42 Modelodadoenca . . . . . . .. .. L L 30
4.3 Fluxodasimulagao . . . . . . . . . ... 32

5 Resultados 34
5.1 A dinamica populacional de movimento . . . . . .. . ... ... ... 35
5.2 A doenca na populagao estruturada por grupos . . . . .. ... L. 37
5.3 O controledadoenca . . . . .. .. ... L 42

6 Discussao 45
6.1 Discussao dos resultados . . . . . . .. ... L 45
6.2 Proximos pPassos . . . . . .o oo e e e e e e e e e e e 46

Referéncias Bibliograficas 47



12

CApriTULO 1

INTRODUCAO

1.1 CONTEXTUALIZAGAO

Desde os primordios da literatura sobre epidemias, ha diversos relatos sobre doencas
contagiosas que assolaram a humanidade, causando problemas a satde, ao comércio, a
producao alimenticia, a estruturacao da sociedade e a cultura de uma populacao. Por-
tanto, diversos pesquisadores se interessam em estudar estratégias para prevenir e com-
bater epidemias, analisando e modelando suas regras dinamicas para o contigio, cura
e disseminacao da doenca. Estas sao preocupagoes geralmente apresentadas nos estudos
epidemiologicos e que podem ser descritas por modelos mateméaticos (SCHIMIT; MON-
TEIRO, 2009).

No século XIV com o advento do comércio maritimo entre a Europa e o Oriente
Médio, muitas doencas foram transportadas nas embarcacoes por meio de vetores que se
escondiam em meio a carga, estes por sua vez causavam epidemias ao chegar em terra
(SILVA; SILVA, 2018). Contudo, devido a falta de conhecimento na época sobre como
estas doencas se propagavam e o que deveria ser feito para evita-las ou tratéa-las, foi
atribuindo a elas um carater religioso, como uma forma de punicao divina (GEMAQUE;
ARAUJO, 2011).

A peste bubonica foi uma destas doencas, conhecida também por morte negra ou
peste negra, ¢ um outro exemplo de como doencas podem ser extremamente perigosas,
se nao controladas ou prevenidas. Considerada como a primeira doenga verdadeiramente
pandémica, teve seu inicio na China em 1331, dizimando cerca de 50% da populacao
naquela época. Por volta de 1346, a peste atingiu Krim no oriente, com seus primeiros
casos registrados em 1347 no ocidente, espalhando-se na Europa, norte da Africa e Oriente
Médio (PFEIFER, 2011).

Devido as navegacoes contendo ratos e suas pulgas, foi possivel a propagacao da doenca
para o ocidente, onde os ratos encontraram um ambiente perfeito para a reproducao,
devido & falta de sistemas de esgoto naquela época. A transmissao era feita pela mordida
das pulgas que se criavam nos ratos. A doenca se propagou por toda a Europa entre 1347
e 1351, matando um terco dos europeus naquela época. Outro exemplo é a pandemia
causada pela gripe espanhola entre 1918 e 1920 (durante a primeira guerra mundial),
matando cerca de 20 a 50 milhdes de pessoas (PFEIFER, 2011).

Ao passar do tempo pesquisadores e estudiosos perceberam que a estrategia mais efici-
ente de combate a doencas com alto grau de infeccao e mortalidade era através de medidas
profilaticas (a¢Oes preventivas para evitar contagio da doenca), a partir disto iniciaram-se
os estudos epidemiologicos (GEMAQUE; ARAUJO, 2011). Alguns dos estudos se ba-

seiam em modelos matematicos epidemiologicos, em que simula-se a propagacao de uma
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doenca em uma determinada populacao segundo alguma estrutura, proporcionando assim
estratégias no controle e prevencao da doenca

Um dos primeiros modelos matematicos epidemiologicos foi apresentado por Daniel
Bernoulli em 1760, no qual simula-se a transmissao da doenca variola, responsavel por
10% de mortalidade infantil na Europa naquela época. Por meio de equacoes diferenciais
ordinarias, Daniel Bernoulli conseguiu avaliar os efeitos da doenca, representando a evo-
lucao temporal da variola em uma populagao suscetivel a doenca, com isso, realizou uma
andlise preditiva de como diferentes intervencoes de controle podem afetar a quantidade
de infectados e a mortalidade de uma populagao, influenciando ac¢oes promovidas pela
politica da satide publica da época para que fosse desenvolvido uma vacina para a variola
para a prevencao e controle da variola, a partir da inoculacao do virus. Com isso, nota-se
a importancia dos resultados conseguidos por meio de simulacoes de modelos matema-
ticos epidemiologicos na influéncia das decisoes de acoes tomadas pelos 6rgaos de saide
(SILVA; STLVA, 2018).

Em Kermack e McKendrick (1927) apresentou-se uma nova modelagem matemética
epidemiologica, criada a partir de um estudo sobre surtos da peste negra e deixou como
principal contribuicao uma abordagem quanto aos estados dos individuos da populacao
com relagiao a doenga, apresentada pelo modelo SIR (Suscetivel, Infectado, Recuperado),
definem-se os estados possiveis em que um individuo da populacdo pode encontra-se e
para qual estado ele pode transitar. Os autores também propuseram a teoria do limiar,
segundo a qual a insercao de poucos individuos infectados, em uma populacao de susce-
tiveis nao ocasionara um surto epidémico, a menos que a quantidade de suscetiveis esteja
acima de um certo valor critico. A teoria do limiar tornou-se umas das bases da epidemi-
ologia matematica moderna, apds isso, diversos modelos matematicos em epidemiologia
comecaram a ser desenvolvidos.

Na epidemiologia, doencas podem ser classificadas em endemia, epidemia e pandemia.
Entretanto nao se pode fazer distingao entre epidemia e endemia apenas observando maior
ou menor incidéncia de determinada enfermidade em alguma populacao (SCHIMIT, 2010).
A endemia é definida como uma doenca peculiar a um povo, pais ou regiao. Observado pela
etimologia da palavra “endemia” que denota este atributo. Endemos, em grego classico,
significa “nativo, originario de um pais” (REZENDE, 2007). J4 a epidemia é descrita como
a sibita ocorréncia de casos de uma doenca em nimero bastante superior ao esperado
(SCHIMIT, 2010). A pandemia originalmente foi definida como “qualquer acontecimento
capaz de alcancar toda a populacao”, ou “uma epidemia de grandes proporgoes, que se
espalha a varios paises e a mais de um continente” (REZENDE, 2007).

A epidemiologia também teve seu significado atualizado, inicialmente definida como
“estudo das epidemias” e atualmente como “a ciéncia que estuda o processo saiide-doenca
na comunidade, analisando a distribuicao e os fatores determinantes das enfermidades e

dos agravos a saude coletiva, sugerindo medidas especificas de prevenc¢ao, de controle ou
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de erradicacao”, neste sentido, a epidemiologia estuda tanto as epidemias como as doencas
e condi¢oes morbidos nao epidémicas (REZENDE, 2007).

1.2 MOTIVAGAO

Muitos modelos epidemiologicos representam a propagacao da doenca pelo contato
um-a-um, entre o individuo suscetivel e infectado. Essa escolha é adequada para doencas
sexualmente transmissiveis, entretanto pode nao ser a melhor forma de modelar doencas
transmitidas por contato ou pelo ar.

Um individuo pode formar diversos grupos com outros individuos ao longo de um
dia, seja em transportes publicos, salas fechadas e residéncias domiciliares. Em cada um
desses grupos temporarios existe uma chance de individuos suscetiveis serem infectados,
nao apenas por um individuo infectado, mas por varios individuos infectados pertencentes
aquele grupo formado. Assim, propoe-se neste trabalho a formacao de grupos como base
da interagao entre individuos de uma populacao.

A palavra “grupo” usualmente se refere a classificacao dos individuos de acordo com
a atividade sexual (EDWARDS; KIM; DRIESSCHE, 2010), idade (CASTELLAZZO et
al., 2012) e atividade de vida social (CHAVES; MONTEIRO, 2017; MOSSONG et al.,
2008; PONGSUMPUN et al., 2008), porém, neste trabalho, um grupo é uma quantidade
de individuos que permanece juntos por um determinado periodo de tempo. O paralelo
com o mundo real seria um conjunto de individuos no transporte publico, casa, trabalho

ou eventos sociais.
1.3 PROBLEMA DE PESQUISA

Propoe-se um modelo populacional multi-agente, em que as interagoes se dao em
forma de grupos de individuos. Nessas interacoes, uma doenca transmissivel pelo ar ou
por contato e baseada no modelo SIR pode se espalhar. O estudo serd formulado em
termos de Equagbes Diferenciais Ordinarias (EDO), e baseado em Automatos Celulares

Probabilistas (ACP) bidimensionais para descrever a propagacao da doenga na populagao.
1.4 JUSTIFICATIVA

Na literatura de modelagem matematica epidemioldgica, diversos autores utilizam o
contato um-a-um para representar a iteracao entre os individuos de uma populacao. Neste
trabalho, propoe-se modelar as iteracoes por grupo de individuos, pois a formacao de
grupos como meio de contato entre individuos ¢ uma maneira natural de representar a
interacao entre pessoas de uma populacao.

Por exemplo, um dado interessante de Pongsumpun et al. (2008) é que quanto maiores
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sao as unidades familiares numa populagao, maiores sao os picos de uma doenca. Em Eu-
bank et al. (2004), as visitas feitas pelos individuos aos diferentes lugares de uma cidade,
e suas participagoes em grupos ajudam a modelar a populagao (que tem caracteristicas
de redes livre de escala), e Mossong et al. (2008) investiga que contatos fisicos entre indi-
viduos sao mais comuns em ambientes de grupos de individuos, como suas casas, escolas
e locais de lazer. Além disso, outros trabalhos consideram diferentes maneiras de conta-
tos entre individuos (sem considerar a formacgao de grupos) (KOSTOVA, 2007) e alguns
considerem uma medida de isolamento de individuos similar & temperatura apresentada

aqui (FRASER et al., 2004).
1.5 DELIMITACAO DO TEMA

O presente trabalho contém um modelo matematico epidemiolégico, para doencas em
que a cura confere imunidade permanente, e propaga-se pelo contato direto em populacoes
estruturadas por grupos de individuos em locais fechados, como residéncias e transportes
publicos, como por exemplo: caxumba, sarampo e catapora.

Utiliza-se o modelo SIR para descrever a doenca, e o autéomato celular probabilista
para modelar a populacao, sua movimentacao e a propagacao da doenca nela. Aplica-se o
fator de reprodutividade basal Ry como forma de medir a intensidade da propagagao da

doenca na populagao.
1.6 OBJETIVOS
1.6.1 OBJETIVO GERAL

Propor um modelo epidemiologico em que os individuos formem grupos a cada passo
de tempo, e esses contatos entre individuos de um grupo sejam responsaveis pela dis-
seminacao de doencas transmissiveis por contato fisico ou proximidade e que confiram
imunidade permanente quando o individuo se cura. O modelo sera analisado por simula-

¢Oes numeéricas.
1.6.2 OBJETIVOS ESPECIFICOS

e Analisar como a probabilidade de movimentacao do individuo entre células afeta
formacao de grupos entre os seus vizinhos e consequentemente a propagacao da

doenca;

e Averiguar qual o impacto causado na propagacao da doenca ao aplicar as seguintes
estrategias de controle: incapacitar a movimentacao dos individuos infectados na

populacao; implementar ao modelo a probabilidade de um individuo suscetivel evitar
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a formagao de grupos com infectados, por medo de contégio da doenca.

O trabalho esta estruturado da seguinte forma: o segundo capitulo contém a funda-
mentacao tedrica; o terceiro capitulo, uma revisao da literatura relacionada e de como os
autores estao relacionados a modelagem de doencas epidemiologicas e & teoria dos jogos.
A modelagem proposta no trabalho esta no capitulo quatro, e os resultados sao dispostos

no capitulo cinco, com uma discussao e préoximos passos apresentados no capitulo seis.
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CAPITULO 2

FUNDAMENTACAO TEORICA

2.1 AUTOMATO CELULAR

Autoématos celulares sao ferramentas importantes na modelagem e analise de compor-
tamentos de sistemas complexos e sao aplicadas nas mais diversas areas, devido a imple-
mentacao simples, permitindo a manipulacao direta de seus parametros para a andlise de
sua dinamica (WOLFRAM, 1994). Os automatos celulares foram inicialmente propostos
por volta de 1940 pelos autores John Von Neumann e Stanislaw Marcin Ulam, como mo-
delos formais para descrever sistemas auto-replicativos e modelos de crescimento celular
(NEUMANN, 1966).

Um AC é um sistema distribuido espacialmente, composto de células simples, com
formas idénticas, conectadas entre sua vizinhanca e cada uma com um padrao idéntico
de conexoes. A evolucao dos estados das células ocorrem em tempo discreto, com a atu-
alizacao dos estados de todas as células do reticulado a cada passo de tempo, em funcao
das regras de transicao de estado. As defini¢coes de um AC podem ser melhores descritas
por (WOLFRAM, 1994):

e Formato: O reticulado formado pelas células do autémato pode ser n-dimensional.
No caso unidimensional (WOLFRAM, 1994), tem-se uma fileira de células, e no
caso bidimensional, as células estao dispostas num plano. As condi¢oes de contorno

podem ser:

e Fechada: Também conhecida como periddica, no caso de um autdémato bidi-
mensional, a borda de células da direita se conecta com a borda de células
da esquerda e a borda de células superior conecta-se com a borda de células
inferior, formando uma estrutura continua. No caso de um autdémato unidi-
mensional a célula mais a esquerda, se conecta com a célula mais a direita.

Evita-se o problema de borda;

e Aberta: Também conhecida como fixa, neste tipo de condicao de contorno as
extremidades diametralmente opostas nao estao conectadas, ou seja, as células

das bordas tem menos vizinhos que as células interiores.

e Vizinhanca: Conjunto de células que se acoplam de forma adjacente a célula obser-
vada. Geralmente, utiliza-se estruturas regulares para compor a vizinhanca, e dois

exemplos sao comentados a seguir:

e Vizinhanca de Moore: No caso de um automato bidimensional, numa vizi-
nhanca de raio r, o individuo observado na posicao central dessa matriz possui

(2r +1)? — 1 individuos formando sua vizinhanca;
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e Vizinhanca de Von Neumann: No caso de um autémato bidimensional,
numa vizinhanca de raio r, o individuo observado na posicao central dessa
matriz possui ((2r+1)? —1)/2 individuos como vizinhos. Forma-se um losango
de raio r com vértices nas células a norte, sul, leste e oeste nas bordas da

matriz.

e Estados: A cada passo de tempo, cada célula do reticulado pode estar em apenas

um unico estado dentre um conjunto finito de estados possiveis;

e Regras de transicao de estados: Sao classificadas em deterministicas ou proba-

bilistas. Estas regras definem a evolucao temporal dos estados das células do AC.

Para os ACs bidimensionais no plano, as Figuras 2.1.a e 2.1.b contém as vizinhangas
de von Neumann e de Moore, respectivamente (WOLFRAM, 1994). Para a vizinhanca
de von Neumann na Figura 2.1.a, tem-se em cinza claro o caso da vizinhanca com raio
r =1, e quando r = 2, as células da vizinhanca sao as células em cinza claro e as células

em cinza escuro. O mesmo ocorre para a vizinhanca de Moore na Figura 2.1.b.

|

—

— =
n

_,_.
1n
N N

(a) Vizinhanca de von Neumann (b) Vizinhanga de Moore
Figura 2.1: Vizinhanca de (a) Von Neumann e (b) Moore.

A vizinhanca usada nesse trabalho é baseada na vizinhanca de Moore e foi proposta
em Schimit e Monteiro (2009). Ao invés de ter a mesma probabilidade de se conectar com
qualquer individuo da vizinhanca, o individuo no centro de uma vizinhanca de Moore de
raio  tem uma probabilidade ¢;, = (r+1—i)/(r*+r—¥’_,j) de se conectar a um individuo
da camada 7, sendo que todos os individuos dessa camada tem a mesma probabilidade de
serem escolhidos. Por camada, entenda-se como a borda de células do quadrado de raio i
centralizado na célula analisada. Por exemplo, para » = 3, a probabilidade de se conectar
acamada 1 é ¢ 3 =1/2, a camada 2 ¢ ga3 = 1/3 e & camada 3, ¢33 = 1/6.

Em modelos epidemiologicos, quando um AC é usado para modelar a populacao, suas

caracteristicas costumam ser: células dispostas num reticulado bidimensional com condi-
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coes periddicas; cada células representa um individuo; seus estados e transicoes de estados
se baseiam no modelo SIR e; vizinhanga de Moore ou equivalente (MONTEIRO; CHI-
MARA; BERLINCK, 2006). Alguns modelos podem considerar subgrupos de individuos
com diferentes caracteristicas da doenca (AHMED; AGIZA; HASSAN, 1998) e com mo-
vimentagao dos individuos pelo reticulado (STRAKOULIS; KARAFYLLIDIS; THANAI-
LAKIS, 2000).

2.2 O MODELO SIR E SUAS VARIACOES

O modelo SIR foi criado por Kermack e McKendric em 1927 para estudar os efeitos
da peste negra em Londres (1665) e Bombaim (1906), e da colera em Londres (1865). No
modelo de Kermack e McKendrick (1927), os individuos sdo classificados em trés estados
possiveis, relativos a doenca: Suscetivel, quando o individuo nunca contraiu a doenca
e pode vir a contrair; Infectado, quando o individuo apresenta os sintomas da doenca
e ajuda a propagéi-la e Removido (ou Recuperado), quando o individuo ndo transmite
mais a doenca (KERMACK; MCKENDRICK, 1927). Algumas premissas do modelo sio:
individuos homogeneamente espalhados pelo espago, tempo nulo de incubacgao da doenca,
e populagao constante sem uma estrutura espacial, etaria ou social.

Um exemplo de adapta¢ao do modelo SIR é o trabalho de Schimit e Monteiro (2009),
que é utilizado como base para esse trabalho. Como serd a base do atual texto, a Figura
2.2 contém os estados do modelo SIR, assim como as probabilidades de transicao entre os

estados. As possiveis transi¢oes sao:

J1 | Pr
PI PC

K4 - 9

Py |

Figura 2.2: Modelo SIR e probabilidades de transi¢do de estado.

S — I: Infeccao de suscetivel,
e /| — R: Cura da infeccao;

e [ — S: Morte do infectado causada pela doenca;

R — S: Morte de recuperado por causas naturais;
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e S — S: Suscetivel permanece suscetivel;
e [ — [: Infectado permanece infectado;
e R — R: Recuperado permanece recuperado.

Ou seja, ha uma probabilidade P; de um individuo suscetivel contrair a doenca e se
tornar um infectado; uma probabilidade P. de dura da doenca, com o individuo infec-
tado se tornando um recuperado; uma probabilidade de morte pela doenca do individuo
infectado P;, nascendo outro suscetivel em seu lugar (populagdo constante) e; uma pro-
babilidade de morte natural P, do individuo recuperado, em que nasce um suscetivel no
lugar. Além disso, os individuos podem permanecer em seus estados durante um passo de
tempo. Por conta dessas probabilidades de transicao de estado, o AC usado nesse trabalho
é considerado probabilista, ao invés do AC elementar apresentado anteriormente, que tem
regras deterministicas para suas transicoes.

Dada a flexibilidade de adaptacao do modelo, o modelo SIR e suas variacoes sao
usados para diversos objetivos na area de epidemiologia matematica. Por exemplo, em
Bian (2013) é analisado como a distribuigao espacial de individuos influencia a propagagao
de uma doenca, e em Costa, Medeiros e Sandri (2013), uma adaptacao do mapa do sudeste
brasileiro é feita em AC para uma andlise dos dados estatisticos historicos da regiao.

Trabalhos recentes também usam desde a simples vizinhanga de von Neumann, como
em Eosina, Djatna e Khusun (2016), em que os autores modelaram a disseminagiao da
ocorréncia da febre hemorragica associada a dengue, como vizinhancas em que os indivi-
duos fazem conexdes de curta e longa distancia (GAGLIARDI; ALVES, 2010). Estratégias
de controle também sao estudadas em modelos baseados no modelo SIR (Guan; Yuan;
Peng, 2011), e procura-se identificar a variagdo do modelo SIR mais adequada para cer-
tas doengas, com base em diversas caracteristicas da populacao e da doenga em questao
(KOTYRBA; VOLNA; BUJOK, 2015).

Existem algumas variacoes do modelo SIR em que se considera outros estados para

analise de outras doencgas, como por exemplo:
e SIS: Cura nao confere imunidade, por exemplo meningite (ROCK et al., 2014);

e SI: Doengas sem cura do individuo infectado, como por exemplo a SIDA (Sindrome
da Imunodeficiéncia Adquirida) (XUAN; XU; LI, 2009);

e SIRS: Cura confere imunidade permanente, como por exemplo a sindrome respira-
toria aguda grave (SARS), febre aftosa e gripe aviaria (ZHONG; HUANG; SONG,
2009);

e SEIR: H4 o estado Exposto, que seria um individuo que ficou exposto ao agente
causador da doenca, nao transmite a doenca, e pode vir a ficar infectado. Exemplo:
Influenza (HOLKO et al., 2016);
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e SEIRW: Cura confere imunidade parcial, por exemplo a coqueluche (LIU; WANG;
GUO, 2013).

2.3 EQUAQ()ES DIFERENCIAIS ORDINARIAS

O modelo de Kermack e McKendric foi baseado em EDO com as seguintes premissas:
populacao infinita (ou muito grande), todos os individuos e estados espalhados homoge-
neamente no espaco, e todos os individuos tem a mesma probabilidade de se encontrarem
(KERMACK; MCKENDRICK, 1927). Diversos trabalhos seguintes partiram das mes-
mas premissas para diversas doencas e objetivos (MONTEIRO; CHIMARA; BERLINCK,
2006; SCHIMIT; MONTEIRO, 2009; EDWARDS; KIM; DRIESSCHE, 2010; CISSE; El
Yacoubi; GOURBIERE, 2016; HUANG et al., 2016).

Aqui, serd mostrado o modelo de Schimit e Monteiro (2009), que serviu de base para
o modelo do trabalho. Considere o modelo apresentado na Figura 2.2. O conjunto de

equagoes que representa esse modelo é:

dS(t)

— = —aSOI(t) + cl(t) + eR(1)
dz_? — aS()I(t) — bI(t) — cI(t)
%(f) — bI(t) — eR(1) (2.1)

Note que a taxa constante a esta relacionada relacionada a taxa de novas infeccoes de
individuos suscetiveis, a taxa constante b esta relacionada a taxa de novas recuperacoes de
individuos infectados, ¢ esta relacionada a taxa de novas mortes de individuos infectados
devido a infeccao, e e esta relacionada a taxa de novas mortes de individuos suscetiveis
devido a causas naturais. Observe que o nimero total de individuos classificados pelo
modelo SIR permanece constante em digt) + d;gt) + d}zgt) =0ou S(t)+1(t)+R(t) = N. As
equagoes (2.1) possuem dois pontos de equilibrio: S* = N; I* =0; R* =0e S* = R%; I* =

:—i\% (1 — R%)) R = :—ﬁ) (1 — RL()) Note que um dos pontos de equilibrio esta relacionado
a uma situacao sem doenca na populagao, e outro em que a doenca permanece. O fator
de reprodutividade basal, Ry, é um parametro de bifurcacao do sistema que retorna qual

o ponto de equilibrio do sistema. Sua expressao é dada por:

Ro = aN/(b+ ¢) (2.2)

Outra interpretacao para o Ry seria o nimero de casos secundérios de infeccao cau-

sados a partir de um unico infectado na populagao. Além disso, o Ry é considerado na
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literatura um parametro-chave em investigagao epidemiologicas, frequentemente utilizado
por pesquisadores para a determinacao do risco de propagacao de doencas infecciosas
sobre uma populagao de individuos suscetiveis (MONTEIRO; CHIMARA; BERLINCK,
2006; EDWARDS; KIM; DRIESSCHE, 2010; CISSE; El Yacoubi; GOURBIERE, 2016;
HUANG et al., 2016). Por meio da expressao deste parametro epidemiologico, é possivel
calcular uma estimativa do potencial de transmissao ou de propagacao da doenga. Reali-
zar o calculo do parametro Ry ¢ de grande importancia para predizer a evolugao temporal
de uma doenca em uma populagdo (MONTEIRO; CHIMARA; BERLINCK, 2006):

e Ry > 1, tem-se uma endemia na populagao, ou seja a doenca permanece a longo

prazo e;

e Ry <1, tem-se um estado de equilibrio livre da doenca.

Existe uma dificuldade para descobrir valores numéricos dos parametros a, b, c e e
que reflitam as mesmas probabilidades utilizadas durante as simulacoes com o autémato
celular. Entretanto, a partir das simulacoes do AC, pode-se estimar os valores desses
parametros a partir de (SCHIMIT; MONTEIRO, 2009):

Aj(t)S—)I

= SWOIM) AL
CAR(®) .

At — ¢
ASWiss
= At ~ (1 - PP,
_AS{H)ros
~ WZ&S ~ P, (2.3)

Observe a relacao entre as taxas de equacoes diferenciais ordinarias e as probabilidades

dos automatos celulares:

e Al(t)s_; é a variagao por passo de tempo para I, relacionado aos novos casos de
infeccao ocorridos no relacionamento entre S com I; a taxa a cresce em funcao
dos parametros r e C, pois estes parametros estao relacionados a topologia e a

propagacao da infeccao Pj;

e AR(t);r, ¢ a variacdo por passo de tempo para R, relacionado ao processo de
recuperacao de um individuo I; a taxa b é aplicada antes da taxa c¢, com isso um

individuo infectado que foi curado pela probabilidade P, nao pode morrer por Py;

e AS(t);s é a variacao por passo de tempo para S, relacionado & morte por doenga

de I individuos; a taxa ¢ tem como correspondente a probabilidade Py;
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e ¢ AS(t)r—s € a variagdo por passo de tempo para S, relacionado ao processo de
morte por causa natural de R; a taxa d tem como correspondente a probabilidade
P,.
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CAPITULO 3

REVISAO DA LITERATURA

O modelo a ser apresentado nesse trabalho é uma extensao de Schimit e Monteiro
(2009), no qual a populagao é modelada por um autdémato celular probabilistas, em que
os individuos se conectam com seus vizinhos um-a-um, usando o modelo SIR e descrito
por equacoes diferenciais ordinarias. Portanto, a populacao também é modelada por um
automato celular probabilistas, e todos os individuos podem, em um passo de tempo,
permanecer em sua célula de origem ou mover-se para a célula de um vizinho, ocasionando
assim a formacao de grupos, em que serao aplicadas as regras probabilistas de transicao
de estados.

As principais referéncias usadas no trabalho sao separadas em modelagem da popula-
¢ao, modelagem da propagacao da doenga por meio da movimentacao/interagao e mode-
lagem de estratégias de controle e combate a doenca, que sao apresentadas nas segoes a

seguir.
3.1 MODELAGEM DA POPULAGAO

Uma das premissas mais usadas em modelos epidemiologicos ¢ a de que individuo tem
uma distribuicao homogénea no espaco em grandes populacoes com uma mistura homo-
génea dos estados (KERMACK; MCKENDRICK, 1927; XUAN; XU; LI, 2009; ROCK
et al., 2014; LOPEZ; BURGUERNER; GIOVANINI, 2014). Assim, ha diferentes formas
para representar a distribuicao de individuos, como a distribuicao populacional espacial
representada de forma heterogénea (GERMAN et al., 2011; HOLKO et al., 2016; CISSE;
El Yacoubi; GOURBIERE, 2016; HUANG et al., 2016), ou determinando a estrutura da
populacao para alguma regiao especifica em determinado periodo, como em Costa, Me-
deiros e Sandri (2013) em que modela-se a disseminagdo da dengue em uma regido do
sudeste brasileiro, ou ainda considerando diferentes estruturas demograficas (DASCALU
et al., 2011; CASTELLAZZO et al., 2012; TAO; ZHONGQIAN; BINGHONG, 2006).

Um fator importante na topologia da populacao e na distribuicao espacial ¢ a vizi-
nhanca de um individuo. Desde as mais simples, que considera que cada célula do AC
tem uma vizinhanga composta de duas células adjacentes a célula central (AHMED:
AGIZA; HASSAN, 1998) ou oito (SIRAKOULIS; KARAFYLLIDIS; THANAILAKIS,
2000; MONTEIRO; CHIMARA; BERLINCK, 2006) até os modelos que permitem cone-
x0es de longo alcance entre as células (SCHIMIT; MONTEIRO, 2009), probabilisticos de
curta e longa distancia (GAGLIARDI; ALVES, 2010), com anéalises por regiao utilizando
um modelo de AC baseado em entidade geografica (ZHONG; HUANG; SONG, 2009;
COSTA; MEDEIROS; SANDRI, 2013), considerando diferentes grupos que se relacionam
(EDWARDS; KIM; DRIESSCHE, 2010), com vizinhancas globais e locais (CISSE; El Ya-
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coubi; GOURBIERE, 2016), com vizinhanca de tamanho aleatorio para cada individuo
da populagao (ILNYTSKYT et al., 2016) e com vizinhanga considerando as estruturas de-
mograficas (DASCALU et al., 2011; CASTELLAZZO et al., 2012; TAO; ZHONGQIAN;
BINGHONG, 2006).

O modelo SIR do trabalho a ser apresentado aqui, também usado em Schimit e Mon-
teiro (2009), é baseado no classico modelo SIR de Kermack e McKendrick (1927). Outros
trabalhos também se basearam nesse modelo classico (HUANG et al., 2016; SCHIMIT;
PEREIRA, 2018), e outros incluiram outros estado possiveis da doenga considerada no
modelo (XUAN; XU; LI, 2009; WEI et al., 2009; ZHONG; HUANG; SONG, 2009; LI,
TSAT;, YANG, 2014; ROCK et al., 2014; PAN; LIU; HE, 2014; ILNYTSKYT et al., 2016;
HOLKO et al., 2016; LIU; WANG; GUO, 2013; ORZECHOWSKA; FORDON; GWIZ-
DALLA, 2018).

O AC é uma boa alternativa para representar as caracteristicas espaciais da popula-
¢ao e da topologia da vizinhanca dos individuos e considerar doencgas que necessitam de
tal flexibilidade espacial (WOLFRAM, 1994; AHMED; AGIZA; HASSAN, 1998; MON-
TEIRO; CHIMARA; BERLINCK, 2006; SCHIMIT; MONTEIRO, 2009; DYBIEC, 2009;
SCHIMIT; MONTEIRO, 2010; GAGLTARDI; ALVES, 2010; Guan; Yuan; Peng, 2011;
GERMAN et al., 2011; MARTINEZ et al., 2013; BIAN, 2013; COSTA: MEDEIROS;
SANDRI, 2013; KOTYRBA; VOLNA; BUJOK, 2015; EOSINA; DJATNA; KHUSUN,
2016; CISSE; El Yacoubi; GOURBIERE, 2016; HOLKO et al., 2016; CHAVES; MON-
TEIRO, 2017; ORZECHOWSKA; FORDON; GWIZDALLA, 2018). Além de reticulados
com vizinhangas regulares, (AHMED; AGIZA; HASSAN, 1998; MONTEIRO; CHIMARA,
BERLINCK, 2006; SCHIMIT; MONTEIRO, 2009; SCHIMIT; MONTEIRO, 2010; CHA-
VES; MONTEIRO, 2017), ha trabalhos que consideram uma vizinhanca aleatoria na
populacao (KOTYRBA; VOLNA; BUJOK, 2015).

Outra abordagem no uso de AC e o modelo SIR é a proposta em Cissé, El Yacoubi
e Gourbiére (2016), que usa essas ferramentas para modelar a propagagido da doenca de
Chagas numa populagao. O modelo SIR é alterado para considerar a transmissao por
vetores, sendo que a populacao humana é modelada pelo modelo SI, e a populacao de
vetores pelo modelo SIR. Em Costa, Medeiros e Sandri (2013), usa-se o mapa da Ilha do
Governador, no Rio de Janeiro, para modelar o AC, sendo que cada célula é composta
por um ou um grupo de individuos habitando o espaco fisico daquela célula, e também
se modela indiretamente o espalhamento do mosquito Aedes aegypti a partir de humanos
infectados pela dengue. O trabalho de Eosina, Djatna e Khusun (2016) também usa a
dupla AC e SIR para modelar a febre hemorragica da dengue.

O trabalho de Dybiec (2009) considera que os individuos suscetiveis tem uma exposi¢ao
acumulada a cada encontro com um individuo infectado. Ou seja, a probabilidade de
infeccao aumenta a cada novo encontro com um infectado. Esse efeito é parecido com

uma, caracteristica do modelo que sera apresentado nesse trabalho, em que a quantidade
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de individuos infectados que um suscetivel tem contato em diferentes grupos ao longo de

um passo de tempo aumentam as chances de infeccao.

3.2 MODELAGEM DA PROPAGAGCAO DA DOENGA POR MEIO DA INTERAGAO E
MOVIMENTAGAO

Na literatura de modelagem epidemiolégica muitos autores propoem em seus trabalhos
a utilizagao da interagao entre os individuos, contdgio da doenca e movimentacao para
representar a evolugao dos estados da populacao. Diferente da vizinhanca que estrutura os
possiveis conjuntos de contato, o contagio ocorre a partir da interacao entre os individuos
que pode ser implementada por meio da movimentacao. Muitos dos artigos citados na
secao anterior consideram que a forma béasica de contégio de uma doenca se da pela
interacao entre um individuo suscetivel e um infectado.

No trabalho de Edwards, Kim e Driessche (2010) modela-se a transmissao da gonorreia
entre parceiros heterossexuais considerando um grupo principal com mais atividade sexual
ao qual se conecta com outros grupos com menos atividade sexual. Utiliza-se o Ry para
medir a intensidade da doenca transmitida nos grupos de individuos a cada passo de
tempo. Com o intuito de desenvolver estrategias de combate e controle da propagacao,
os autores realizam simulagoes utilizando como parametros dados da doenca dos Estados
Unidos e concluem que os investimentos devem ser direcionados ao grupo com maior
atividade sexual para um combate mais efetivo contra a doenca.

Ja em Cissé, El Yacoubi e Gourbiére (2016) calcula-se Ry em cada passo de tempo
para determinar se o agente patogénico pode ou nao ser estabelecido, em um modelo
epidemiologico utilizando AC em ambientes homogéneos assim como deste trabalho, além
de fazer também em ambientes heterogéneos, e diferente da proposta deste trabalho a
Cissé, El Yacoubi e Gourbiére (2016) utiliza vetores para modelar a transmissao da doenca
de chagas.

Em Schimit e Monteiro (2009) os resultados das simula¢oes mostram que quanto mais
pares de interacao um suscetivel realizar, maior a probabilidade dele contrair a doenca,
resultado parecido com o observado no presente trabalho, em que é possivel verificar
que quanto mais grupos sao formados maior a probabilidade de um individuo suscetivel
contrair a doenca.

Os autores Kostova (2007) e Fraser et al. (2004) chegam a usar formas heterogéneas de
contato, mas nao definem uma unidade formal de grupo. Num estudo sobre a propagacao
da dengue, Pongsumpun et al. (2008) concluiu que regides com maior quantidade de
individuos por domicilio tem uma maior taxa de infeccao da dengue.

Ao comparar os resultados das simulacdes com o isolamento de individuos numa po-
pulagdo, o trabalho de Fraser et al. (2004) conclui que populagdes com maior isolamento

individual tem uma menor taxa de infeccao entre seus individuos. Essa medida, ainda que
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simples, é parecida com outra que se usa no presente trabalho, a temperatura da popula-
cao. Basicamente, a temperatura média da populacao é a probabilidade de um individuo
nao estar sozinho, num passo de tempo.

A movimentagao de individuos pela populacao esta presente em diversos trabalhos
(SIRAKOULIS; KARAFYLLIDIS; THANAILAKIS, 2000; WESTGARTH et al., 2009;
XUAN; XU; LI, 2009; BALCAN et al., 2010; RAUTUREAU; DUFOUR; DURAND,
2011). Para algumas doengas, a movimentacao de individuos é uma necessidade do mo-
delo, como previsto em Sirakoulis, Karafyllidis e Thanailakis (2000) que mostra os padroes
espaciais de uma populacao com movimentagao e vacinacao dos individuos. Em Gagliardi
e Alves (2010), considera-se intera¢des e movimentagao de curta e longa distancia, e em
Rautureau, Dufour e Durand (2011) mostra-se o efeito da movimentagao comercial de
gado para a propagacao de doencas bovinas.

Um estudo estatistico sobre a participagao de um individuo em diversos grupos em ati-
vidades cotidianas foi apresentado em Mossong et al. (2008). Com a participacdo de 7.290
participantes, 97.904 contatos em 8 paises europeus, foram levantadas informacoes como
idade, sexo, localizacao, duragao, frequéncia e ocorréncia de contato fisico ou nao fisico
para detectar padroes de contato relevantes para a modelagem de infec¢oes transmitidas
pelo contato fisico ou por via respiratéoria. O estudo mostrou que contatos rapidos tendem
a nao ser fisicos, enquanto contatos mais longos, sim. Além disso, contatos feito em casa,
escola e lazer costumam ser mais fisicos que em outros locais. Além disso, criancas entre
5 a 19 anos sao mais infectadas durante a fase inicial da epidemia de infeccao transmitida

através de contatos.
3.3 MODELAGEM DE ESTRATEGIAS DE CONTROLE E COMBATE A DOENCA

Algumas das estratégias de combate mais comuns usadas em modelos epidemiologicos
sao a vacinacao, diminuicao de mobilidade, corte de conexoes, entre outros. Aqui, sera
explorada a incapacidade de locomacao de um individuo infectado, assim como a dimi-
nuicao de probabilidade de encontro entre um individuo suscetivel e um infectado como
uma primeira abordagem do modelo para sugerir acoes de combate.

Essa diminuicao de probabilidade de contato entre um individuo suscetivel e um infec-
tado pode ser interpretada de diversas maneiras. Por exemplo, pode ser considerado como
o uso de méscaras cirirgicas em ambientes domiciliares (MACLNTYRE et al., 2009), ou
como distribuigoes espaciais diminuem a probabilidade de contato entre os moradores de
uma regido (LOPEZ; BURGUERNER; GIOVANINI, 2014). Outro exemplo ¢ o modelo
apresentado em Edwards, Kim e Driessche (2010) em que um grupo central de individuos
sexualmente mais ativos sao o foco da atividade de controle da propagagao da gonorreia.

A vacinagao foi considerada em Eubank et al. (2004) em que se estuda padroes de

surtos epidémicos de variola, e verifica-se que vacinacao direcionada nos primeiros mo-
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mentos do surto é mais eficaz que a vacinagdo em massa da populacao. Dois artigos
trabalharam com a decisao dos pais de vacinarem ou nao seus filhos, sendo que a decisao
a ser tomada deve ser racional, considerando que a crianca teria mais riscos de morte ao
vacinar, por problemas decorrentes da vacina, ou de morrer pela doenca ao nao vacinar
(BAUCH; EARN, 2004; SCHIMIT; MONTEIRO, 2011). Ambos concluem que se os in-
dividuos tomam decisoes isoladas pensando em minimizar seus riscos, a populacao sofre,
sendo necessario maiores campanhas de vacinacao para impedir novos surtos da doenca.

Outro modelo de vacinacao considera a vacinacao pulsada, ou seja, campanhas sazonais
de vacinacdo de grande parte da populacao (SHULGIN; STONE; AGUR, 1998) para
garantir a erradicacdo da doenca, sendo que 95% da populagdo deve ser vacinada numa
campanha para erradica¢do da doenca. Ja em Yip, Watson e Chen (2007), busca-se a
propor¢ao minima da populacao que precisa ser vacinada para evitar uma grande epidemia
utilizando a eficacia da vacina e da taxa reprodutiva béasica para o modelo SIR em um

surto de caxumba.
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CAPIiTULO 4

MODELO PROPOSTO

Estre capitulo contém o modelo proposto, uma tabela de resumo dos parametros do

modelo e o fluxograma de uma simulacao completa.
4.1 MODELO DA POPULACAO

A populacdo é baseada num automato celular probabilista bidimensional de tamanho
n X n = N, sendo que cada célula representa um individuo. A vizinhanca de Moore é a
mesma apresentada na se¢ao 2.1, e usada em Schimit e Monteiro (2009), ou seja, cada
individuo interage com C' outros individuos dentro de uma vizinhanca de Moore de raio 7.
Porém, no modelo apresentado, todos os individuos se movem C' vezes de forma sincrona,
participando de C' grupos por passo de tempo, voltando & sua célula de origem apos
cada movimentagao. Por conta dessa movimentacao, algumas células ficarao vazias, para
que grupos sejam formados em outras células. A Figura 4.1 ilustra a movimentacao dos
individuos na populagao. Veja que no comeco, todas as células contém 1 individuo (Figura
4.1.a), sendo que a movimentagio para células vizinhas, considerando r = 1, ocorre na
Figura 4.1.b. Apo6s a interacao nos grupos, os individuos voltam as suas células de origem

(Figura 4.1.c). Esse processo é repetido C' vezes por passo de tempo.

1 1 1 1 1 0 2 0 1 0 1€ 1 1 1 1
| | A A
A v I [
1 1 1 1 1 240 3«0 1 11 17 1 1
| A
A\ I
1 1 1 1 1 » 0 1 1 1 1 > 1 <€ 1 1 1 1
| | A A
L7 L7 I I
1 1 1 1 1 0 >4« 0 2« 1 1€ 11 1 -1
1 1 1 1 1 1 1 1 2<€— 0 1 1 1 1 1

Intervalo inicial Movimentagao dos individuos Retorno a célula de origem

(@) (b) (c)

Figura 4.1: Movimentacdo dos individuos e a formacao dos grupos.

Além dos C' eventos de movimentagao, também considera-se que o individuo pode
ou nao movimentar-se para outra célula. O processo para modelar a movimentacao da
populagao foi baseado em Broom et al. (2015), em que se usa esse tipo de abordagem na
teoria de grafos evolucionarios, para determinar a movimentagao e interacao do individuos
conectados (BROOM et al., 2015). Dessa maneira, cada individuo tem uma probabilidade
de permanecer em sua célula dada por h/(h + d), sendo h o parametro de fidelidade

domiciliar, que sera variado dependendo da simulacao, e d a quantidade de vizinhos dentro
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da vizinhanga de raio 7, dado por d = (2r + 1)?> — 1. Veja que o parametro h possibilita
determinar diferentes graus de movimentacao da populacao. Assim, a cada evento C, para

h=0,1er =4, as etapas e valores sao:

e O individuo tem probabilidade de ficar em sua célula de aproximadamente 0,0012,
e de se movimentar para interagir de aproximadamente 0,9988 (para comparagao,
em h = 100 e r = 4, a probabilidade do individuo permanecer em sua célula é de
0, 5555);

e Caso se movimente, o individuo tem uma probabilidade de ¢; = 1 — ((2(r + 1 —
i))/(r(r+1))) (secao 2.1, (SCHIMIT; MONTEIRO, 2009)) de interagir com outro
individuo da camada 7, sendo que para r = 4, tem-se ¢ = 0,4, ¢o = 0,3, g3 =0,2 e
g4 = 0, 1, estd modelagem é apresentada em Schimit e Monteiro (2009) na segao 2.1
deste trabalho;

e Decidida a camada, sorteia-se um individuo nessa camada para interagao.

Uma medida que quantifica o quanto uma populacdao se movimenta é a temperatura,
bastante usada em teoria de grafos evolucionarios (LIEBERMAN; HAUERT; NOWAK,
2005; BROOM et al., 2015). Nessa area, a temperatura retorna se um noé do grafo tem alta
chance de renovagao do individuo ali presente (né “quente”), ou baixa (n6 “frio”). Outra
interpretacao usada nessa area é que a medida da temperatura representa a probabilidade
de um individuo nao estar sozinho quando os individuos desses nés se movimentam para
os no6s vizinhos. Portanto, a temperatura 7" de um grafo esti no intervalo 0 <7 < 1.

Aqui, calcula-se a temperatura média do reticulado como sendo a porcentagem de
células ocupadas apds a movimentacao de todos os individuos, e faz-se a média para os
ultimos 20 passos de tempo. Note que a variavel C' nao interfere na temperatura, pois
calcula-se a porcentagem de células ocupadas para cada um dos C' eventos. Outra medida
utilizada é o tamanho médio dos grupos G, que sera calculado excluindo-se os grupos de
tamanho zero.

Um dos métodos de controle apresentado nesse trabalho se baseia na reducao de con-
tato entre suscetiveis e infectados. Partindo da ideia apresentada em Schimit e Monteiro
(2011), um suscetivel ndo se movera para uma célula vizinha quando esta for ocupada por

um infectado com probabilidade P,.
4.2 MODELO DA DOENGA

Cada individuo esta em um dos estados do modelo SIR: suscetivel, infectado e recupe-
rado. O individuo suscetivel pode se tornar infectado com probabilidade P;(v;) = 1—e kvr,
sendo k uma constante da doenca, e v; a quantidade de infectados que o suscetivel teve

contato nos grupos formados ao longo dos C eventos de movimentacao de um passo de
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tempo. Ou seja, apoés todas as movimentacoes, os individuos retornam a sua célula de
origem, sendo que a aplicacao das regras probabilisticas da doenca sao aplicadas nesse
ponto.

Outras regras sao: o individuo infectado pode se curar da doenga com probabilidade
P. se tornando um individuo recuperado, e morrer pela doenca com probabilidade Py,
e nasce um individuo suscetivel em seu lugar. O individuo recuperado pode morrer por
causas naturais com probabilidade P,, e nasce um suscetivel em seu lugar. Note que a
populacao ¢é constante.

Esse modelo é baseado no trabalho de Schimit e Monteiro (2009), sendo que os pa-
rametros das equacoes diferenciais ordinarias podem ser calculados pela expressao 2.3. A
partir desses parametros, é possivel calcular o valor de Ry do modelo em EDO a partir da
expressao 2.2. Esse valor de Ry que serd usado para comparar as simulacoes do modelo

em ACP. A tabela 4.1 contém uma lista das variaveis do modelo.
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Tabela de notacao do modelo de populagao e doenga

Notacao Definicao
t e 7T\ {0}
C e Z*+\ {0}
r e Z*+\ {0}
h € [0, oo]

Pi;Pde;Pn 6[0’1}

k € [0, o0]
Ur cZr

a, b, c, e € [0, <]
RO € [ ) ]
P, € [0,1]

G € [0, N]

Descricao

Passo de tempo da simulacao.
Quantidade de movimentacoes sincro-
nas realizadas por todos os individuos
da populagao em um passo de tempo.
Tamanho do raio de movimentacao dos
individuos da populagao.

Fidelidade domiciliar do individuo a
sua célula de origem.

Probabilidades de infec¢ao, cura, morte
por doenca, morte de causas naturais.
Constante da doenca.

Quantidade de individuos infectados
em um grupo formado.

Taxa de infeccao, recuperacao, mortali-
dade relativa a doenca, mortalidade de-
vido & causas naturais para as EDO.
Fator de reprodutividade basal.
Probabilidade do individuo suscetivel
evitar a formacao de grupo com um in-
dividuo infectado durante C' movimen-
tacoes.

Tamanho médio dos grupos em uma

populacao.

Tabela 4.1: Notacdo do modelo de populacdo e doenca.

4.3 FLUXO DA SIMULAGAO

De forma genérica, uma simulacao é definida pelos seguintes passos:

32

e Os parametros da simulacao sao determinados. Os parametros C, r, h, P., P., Py,

P, e k sao fixos por toda a simulagao;

e Como condicgao inicial, em t = 0, os trés estados estao aleatoriamente espalhados

pelo reticulado, note que inicialmente nao temos nenhum individuos no estado

e Um passo de tempo é composto pelas C' movimentacoes e formacgoes de grupos e

atualizacao dos estados dos individuos;

e Quando t = 100 passos de tempo acontecem, a simulagao se completa. Para os

parametros usados, o sistema sempre atinge o regime permanente;
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e Alguns parametros de saida sao calculados por toda a simulacao, porém para uni-
formizacao dos dados, considera-se a média dos tltimos 20 passos de tempo, ou seja,
a média dos parametros de saida sao sempre calculados quando o sistema atingiu o

regime permanente.

O modelo foi implementado usando a linguagem C. O conjunto de simula¢oes demorou
cerca de 5 horas para finalizar em um computador com processador de 4.0GHz e 8Mb de

memoria RAM.
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CAPITULO 5

RESULTADOS

Este capitulo contém os resultados das simulagoes. De maneira geral, espera-se avaliar
o impacto dos parametros de interacao e movimentacao dos individuos na forca com
que a doenca se espalha na populacao. Para ajudar a entender o modelo e como seus
diversos parametros influenciam na dinamica populacional e da doenca, os resultados
serao divididos em resultados da dinamica de interacao populacional, e resultados da
propagacao da doenca. Para entender a dinamica populacional do modelo, as seguintes

simulagoes serao realizadas:

e Variar os valores de C, r e h para verificar como se comporta a populacao. Serao

medidos o tamanho médio dos grupos formados e a temperatura do reticulado;

e Fixar os valores de C' e r, variando h para verificar a distribuicao de grupos de

diferentes tamanhos no reticulado.

Essas simulacoes ajudarao a entender os limites da populacao, e com isso, a analise

do comportamento da doenca serd complementada com os seguintes experimentos:

e Evolucao temporal simples de um caso especifico de valores dos parametros;

e Variar o valor de h, fixando C' e r para ver como se comporta a doenca conforme se

aumenta h (e diminui-se a mobilidade dos individuos);

e Fixa-se h e varia-se C' e r para avaliar qual o impacto desses dois parametro no valor
de Ry;

e Como o parametro C' nao influencia a temperatura, mas r sim, avalia-se Ry em

funcao de C' e temperatura.
Os experimentos para avaliar estratégias de controle da doenca sao:

e Imobiliza-se os individuos infectados, permitindo somente que os individuos susce-

tiveis e recuperados se movimentem;

e Avalia-se o valor de Ry em funcao de P, e r.

Os parametros de todas as simulacoes sao: reticulado de tamanho n x n, com n = 200
e N = 40.000, t = 100 passos de tempo, k=1, P.=0,6, P, =0,3, P, =0,1e P, =0. A
condigao inicial da populagao considera que 0,5% da populagdo esta infecta e o restante
é suscetivel, ou seja, S(0) = 99,5%, I(0) = 0,5% e R(0) = 0%. Em algumas simula¢oes
especificas alguns valores podem ser modificados e serao comentados. Os parametros da
doenca foram baseados em outros trabalhos epidemiologicos (MONTEIRO; CHIMARA;
BERLINCK, 2006; SCHIMIT; MONTEIRO, 2009; SCHIMIT; MONTEIRO, 2010; SCHI-
MIT; MONTEIRO, 2011).
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5.1 A DINAMICA POPULACIONAL DE MOVIMENTO

Para verificar como os parametros r e h influenciam a movimentacao e formacao de
grupos, 10.000 simulacoes foram feitas com os parametros padroes, sendo que para cada
simulacao r e C foram aleatoriamente sorteados nos intervalos 1 <r <20e1 < C <20.0
parametro h é aleatoriamente sorteado no intervalo 10~* < h < 10%, sendo que o sorteio é
feito de forma a garantir que os valores de h sejam uniformemente distribuidos em escada
logaritmica.

Dessa maneira, as Figuras 5.1 e 5.2 contém a temperatura 7" e o tamanho médio dos
grupos G da populacdo em funcdo de h. Veja que a temperatura satura em T ~ 0, 63 para
valores de h < 10 e comeca a cair a partir de A > 10, e isso acontece para todos os valores

de r (lembre-se que o valor de C' nao influencia a temperatura nem o tamanho médio dos

grupos).

o
H

o
@

temperatura

o
N

o
-

Figura 5.1: Temperatura em fungdo da fidelidade domiciliar h, com variagdes de r entre 1 e 20.

O tamanho médio dos grupos tem um comportamento parecido para os diferentes va-
lores de h. Assim, para quaisquer parametros usados nas simulacoes seguintes, o tamanho
médio dos grupos terd um valor maximo de aproximadamente 1,6. A concentracao média
de cada tamanho do grupo nas movimentacoes se encontra na Figura 5.3, com r = 5 e
distribuicoes para h = 107%, h = 102, h = 103 e h = 10*.
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Figura 5.2: Tamanho médio do grupo em fung¢do de h, com variagées de r entre 1 e 20.

Veja que valores muito altos de h levam a uma populacao com muitos grupos de

tamanho 1. Conforme se diminui A, passa-se a ter grupos de diferentes tamanhos.

1 ‘ ‘ ‘ ‘ ‘
" —h=10"*
\ =h=10°
075 | \ —h=10°|
I =h=10*

concentracdo normalizada

0 1 2 3 4 5 6
tamanho do grupo

Figura 5.3: Concentracdo normalizada da distribuicdo de tamanho dos grupos para diferentes
valores de h.
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5.2 A DOENGA NA POPULAGAO ESTRUTURADA POR GRUPOS

O primeiro resultado a ser avaliado na propagacao da doenca na populagao serad a
evolugao temporal. As figuras 5.4 até 5.7 contém evolugoes temporais da concentracio
normalizada dos estados S(t), I(t) e R(t) com diferentes valores de h, r e C. Na Figura
5.4 utilizou-se h = 0,1, C' =3 e r = 5, na Figura 5.5 tem-se h = 100, C =3 er =5, na
Figura 5.6 tem-se h = 100, C' = 10 e r = 5 e finalmente, na Figura 5.7 tem-se h = 100,
C=3er=1.

Note que o aumento de h da Figura 5.4 para a Figura 5.5 diminui a quantidade de
infectados no estado de equilibrio, assim como o valor de Ry. Mantendo os parametros
espaciais de interacao (h e r), e apenas aumentando o valor de C, percebe-se que da
Figura 5.5 para a Figura 5.6 tem-se um aumento da quantidade de individuos infectados
no estado de equilibrio e do valor de Ry. A Figura 5.7 contém uma simulagao para uma
populacao “fria”, com alto valor de h, baixo valor de r, e que leva & uma populacao sem a
presenca da doenca. A influencia de C na propagacao da doenca é semelhante ao trabalho
de Schimit e Monteiro (2009), ja4 h assemelha-se com os trabalhos Lieberman, Hauert e
Nowak (2005), Broom et al. (2015) em que um né do grafo considerado “frio” possui uma
pequena chance de renovacao do individuo ali presente.

Verifica-se na Figura 5.4 uma populacao endémica, com valor de Ry superior a 1,
em que a concentracao normalizada de infectados permanece existente na populacao,
atingindo um estado de equilibrio com a doenca na populagao. O aumento de h de h = 0,1
para h = 100 leva a uma populacdo com menor movimentacao e doenca mais fraca,

conforme Figura 5.5. Ainda assim, a doenca persiste na populagao, com valor de Ry > 1.
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concentracdo normalizada

passos de tempo

Figura 5.4: Evolugdo temporal dos estados da populagao com h = 0,1, C=3er=5. Com
esses pardmetros, tem-se T = 0,63 ¢ G = 1,57.
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Figura 5.5: Evolugdo temporal dos estados da populagiao com h =100, C =3 er = 5. Com
esses pardmelros, tem-se T = 0,56 ¢ G = 1,45.

O aumento de C' = 3 para C' = 10, e mantendo os outros parametros, leva a populagao
a ter mais interacoes, e consequentemente, a doenca se fortalece com Ry = 3,77, conforme

Figura 5.6.
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Figura 5.6: Evolug¢ao temporal dos estados da populagao com h =100, C' =10 e r = 5. Com
esses pardmetros, tem-se T = 0,54 ¢ G = 1,43.

Por fim, uma populagao “fria” e com pouca movimentacao ¢ uma situagao que a doenca

é extinta da populagao, conforme resultado apresentado na Figura 5.7.
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Figura 5.7: Evolugdo temporal dos estados da populagao com h =100, C =3 er = 1. Com
esses pardmetros, tem-se T = 0,14 ¢ G = 1,07.

Para isolar a influéncia de h na propagacao da doenca, a Figura 5.8 contém as média da

concentragao normalizada das seguintes variaveis em regime permanente: infectados (I*),
novos casos de infec¢ao (Als, ;) e Ry. Veja que para a doenca ser extinguida da populagao,

os individuos devem ter uma alta fidelidade domiciliar, ou seja, ficarem reclusos em suas
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residéncias. Essa figura foi feita com 17 simulagoes para os valores h = 0,0001, 0,0005,
0,001, 0,005, 0,01, 0,05, 0,1, 0,5, 1, 5, 10, 50, 100, 500, 1000, 5000, 10000, fixando-se
C=3er=>5.
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Figura 5.8: Acompanhamento dos valores médios referentes a doenga, em funcao da fidelidade
domiciliar do individuo a sua célula.

Para avaliar a influéncia de C, r e temperatura no valor de Ry foram feitas 10.000
simulacoes sendo que para cada simulacao r e C foram aleatoriamente sorteados nos
intervalos 1 < r < 20 e 1 < C < 20. O parametro h é aleatoriamente sorteado no
intervalo 107% < h < 10%, sendo que o sorteio é feito de forma a garantir que os valores
de h sejam uniformemente distribuidos em escada logaritmica. A Figura 5.9 contém Ry

em funcao de C' e r, e a Figura 5.10 contém R, em funcao da temperatura e C.
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Figura 5.9: Ry, em funcdo de C e r para descrever a dindmica da doenga.

Note que pequenos valores de C' e r levam a menores valores de Ry, e para C' =1, a
doenca nao permanece na populacao para os parametros usados. Veja que o grafico de Ry
em funcao de C' e da temperatura indica de maneira mais clara que temperaturas baixas

e C pequenos levam a extingdo da doenga (Ry = 0).
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Figura 5.10: Ry, em func¢do de C e temperatura para descrever a dindmica da doenga.

5.3 O CONTROLE DA DOENCA

O primeiro teste para avaliar a efetividade de acoes de controle é nao permitir que
individuos infectados se movimentem. Ainda assim, permanecendo em suas células, eles
podem receber outros individuos que se movimentam. Com C' =2er =4,e C =6 e
r = 4, para situacao sem controle (I movel) e com controle (I imovel) calcula-se o Ry
para as simulagoes com h = 0,0001, 0,0005, 0,001, 0,005, 0,01, 0,05, 0,1, 0,5, 1, 5, 10,
50, 100, 500, 1000, 5000, 10000. O resultado esta na Figura 5.11.
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Figura 5.11: Diferenca no Ry em populagdes, em fungao da mobilidade dos individuos infecta-
dos, para diferentes variag¢ées de h.

Note que para os dois conjuntos de parametros, o valor de Ry é praticamente o mesmo
considerando I moével e I imoével. Para populacoes com alto indice de movimentacao,
os valores sao muito proximos. Conforme se aumenta h e diminui-se a movimentagao, a
diferenca entre os casos aumenta até que a doencga nao permaneca na populacdao. Ou seja,
para populacoes muito moveis, deixar os infectados de quarentena pode nao ser eficaz se
eles ainda recebem visitas de outros individuos.

Procurando entender como evitar a presenca de um infectado nos grupos influencia o
valor de Ry. Outras 10.000 simulagoes foram feitas sendo que para cada simulacao r, C e
P, foram aleatoriamente sorteados nos intervalos 1 <r <20,1<(C<20e0< P, <1.0
parametro h é aleatoriamente sorteado no intervalo 10~* < h < 10%, sendo que o sorteio é
feito de forma a garantir que os valores de h sejam uniformemente distribuidos em escada
logaritmica.

A Figura 5.12 contém o valor de Ry em funcao de r e de P.. Veja que para os parametros
escolhidos, 0s suscetiveis devem ter uma alta probabilidade de evitar a presenga de um
infectado, pois somente para P, > 0,75 é que a doenca nao permanece na populacao

independente das configuracoes de movimentacao da populacao.
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Figura 5.12: Ry, em funcao do raio v e probabilidade P,.
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CAPITULO 6

DISCUSSAO

6.1 DISCUSSAO DOS RESULTADOS

Como contribuirao deste trabalho apresenta-se aqui uma nova abordagem em que
propoe-se a formacao de grupos de individuos para propagar a doenga pela populacao, dife-
rente de modelos classicos da literatura em que a propagacao ¢ realizada pelo contato entre
dois individuos (MONTEIRO; CHIMARA; BERLINCK, 2006; SCHIMIT; MONTEIRO,
2009; AHMED; AGIZA; HASSAN, 1998; STRAKOULIS; KARAFYLLIDIS; THANAI-
LAKIS, 2000) além de utilizar parametros vindos da teoria dos jogos diferenciando sua
modelagem de outros trabalhos da literatura que utilizam contatos por meio de grupos.

Inicialmente, apresenta-se a introducao da dinamica populacional, com o parametro
fidelidade do individuo & sua célula de origem h, do raio r de movimentacao e a pro-
babilidade P, de um individuo suscetivel evitar a formacao de grupos com individuos
infectados, utilizados na analise dos resultados por meio do tamanho médio do grupo e
da temperatura. Logo em seguida, explica-se o modelo referente a doenca, e confronta-se
com variaveis populacionais. Nos resultados, o modelo proposto obteve comportamentos
dindmicos semelhantes a outras estruturas populacionais, em que poucos individuos infec-
tados (0,5%) ocasionam um surto da doenca em passos de tempo iniciais (MONTEIRO;
CHIMARA; BERLINCK, 2006; SCHIMIT; MONTEIRO, 2009).

A partir da modelagem da movimentacao dos individuos, foi possivel analisar e con-
trolar a disseminacao da doenca na populacao, e desta forma, apresentar um modelo
epidemiologico que complementa a andlise populacional, apresentando por meio de pa-
rametros topologicos das matrizes formadas por individuos, assim como em Schimit e
Pereira (2018). O primeiro método de controle foi imobilizar individuos infectados, ou
seja, eles ndo se movimentavam, o que se mostrou pouco efetivo. Ja a reducao da proba-
bilidade do individuo suscetivel evitar formar grupo com individuos infectados mostrou
ser mais eficaz para reduzir o valor de Ry na populacao.

Em Schimit e Monteiro (2009), o modelo previa que cada individuo tinha contato dois
a dois com outros m individuos. Aqui, utilizou-se o mesmo modelo epidemiolégico desse
trabalho, porém com a topologia de formacao de grupos na populacao. Alguns resultados
sao parecidos, como por exemplo, quanto maior m ou C', maior o valor de Ry da simulacao.
A topologia apresentada aqui no trabalho também permitiu a avaliacao da doenga por
meio da temperatura, uma outra maneira para quantificar a existéncia de grupos na
populagdo. Uma curiosidade é que em ambos os trabalhos, se C' <=2 e r <=1, a doenca
é naturalmente eliminada da populagao.

O trabalho de Pongsumpun et al. (2008) usa dados estatisticos para avaliar o impacto

da presenca de individuo em diferentes grupos ao longo do dia na propagacao de uma
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doenca. Usando o modelo SEIR para humanos, e o modelo SEI para os vetores, um
modelo diferente para a dengue e conclui que grupos maiores intensificam a propagacao
da doenga. Outro trabalho com uso de dados de movimentacao de individuos se encontra
em Eubank et al. (2004) para a varfola, em que se considera o trafego urbano em grande
escala, dados reais de censos, geografia e mobilidade da populacao referentes a Portland,
Oregon, EUA, para verificar quando e onde os individuos de uma populacao fazem parte
de um grupo ao longo de um dia. Usando dados reais de formagao de grupos, esses artigos
encontraram resultados similares aos apresentados aqui. Isso reforca a importancia de
considerar a formacao de grupos na modelagem epidemiologica.

Outros trabalhos também mostraram a influéncia de grupos na propagacao de doencas,
com resultados proximos: em Mossong et al. (2008), mostrou-se que contatos rapidos
tendem a nao ser fisicos, enquanto contatos mais longos sao fisicos (relagdo com nossos
parametros h e C'). Além disso, criangas sdo mais infectadas durante a fase inicial da
epidemia, e jovens entre 10 a 19 anos participam de mais grupos diferentes (casa, escola,
local de trabalho e lazer), com tamanhos maiores do que outras faixas etarias e possuindo
uma maior probabilidade de se infectar ou transmitir a doenca. Por fim, em Kostova (2007)
também se prevé a participa¢ao em grupos como principal meio de contrair uma doenca, e
se discute estratégias de controle para diferentes tipos de grupo. Outro artigo que discute
estratégias de controle é o apresentado em (FRASER et al., 2004), que utiliza uma medida

de isolamento de individuos similar a apresentada aqui referente a probabilidade P..
6.2 PROXIMOS PASSOS

A seguir, seguem algumas linhas que poderiam expandir o estudo apresentado:

e Considerar diferentes densidades de individuos para algumas regioes do reticulado,
ou seja, considerar mais que um individuo por célula para representar regioes de uma

cidade com maior concentracao de individuos, formando zonas “frias” e “quentes”;

e Essa heterogeneidade pode facilitar o uso de dados reais, como abordado em Mossong
et al. (2008), Pongsumpun et al. (2008);

e Outros modelos de doengas poderiam ser considerados (SEIR, SI, SIS, e etc.) para

avaliar se ha diferencas significativas usando a populacao estruturada em grupos;

e Concluindo, aplicar o modelo em redes complexas heterogéneas para modelar a
populagao, como por exemplo as redes Barabdsi—Albert, Small-World, Scale-Free e
Erdos-Rényi, além de realizar um comparativo entre o modelo proposto com este
novo modelo em redes complexas heterogéneas, analisando como a modelagem em

redes complexas heterogéneas afeta a propagacao da doenca.
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